










































































倍 体 2n=2x=14、 ４ 倍 体









































  Ae. aucheri (GG) 
Ae. speltoides (SS) 
T. boeoticum (AA) 
T. urartu (AA) 
T. monococcum (AA) 
T. dicoccoides (AABB) T. dicoccum (AABB) 
T. durum (AABB) 
Ae. tauschii (DD) 
T. araraticum (AAGG) T. timopheevi (AAGG) 







質ゲノムとも体系的な研究が一段落していた。一方、1980 年に組換え DNA の研究に




































































































ともイネの約 10 倍）、未だにゲノム DNA の完全解読が完了していない。そこで、国際
コンソーシアムの連携により、パンコムギゲノムの特長をいかしてパンコムギ 21 対の
染色体腕ごとの DNA ライブラリーを作成した（図 11）。これらの DNA ライブラリーを














スをかけた 23 組織、生物的ストレスをかけた４組織からそれぞれ cDNA ライブラリー
を構築し、cDNA クローンの両側から塩基を決定した（都合約 90 万シークエンスがえ
られている：図 13）。これらの塩基配列を CAP3/phrap 法にて整列化した。パラメーター
を設定し、整列化したそれぞれの contig は各ゲノムから発現した遺伝子（同祖遺伝子）
に相当するバイオインフォマティクス手法を開発した。現在、コムギの発現遺伝子遺伝
子総数の 90% 以上をカバーしていると見積もっている。これらの contig のうちから比
較的発現量の多いものを選抜し、遺伝子の発現頻度に基づいてコムギの各組織・処理に












140 万あまりの EST 配列を整列化することにより、６倍体であるパンコムギの発現遺
伝子を推測した。予測発現遺伝子数は、76,568 遺伝子であった。これらのうち、約 1/4
















成：38, 39）。植物で最初に ISSR マーカーを開発し、コムギ染色体における有効性を
検証した（40, 41）。さらに、発現遺伝子やゲノムクローンの DNA 配列を利用し、新規
なマーカーを開発した（42）。これらのマーカーや従来のマーカーをもちい、重要農業
形質の遺伝子の座乗染色体領域を特定した（43, 44）。また、パンコムギにおいて QTL
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